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ÖZET
Anahtar Kelimeler:
Inheritance of Some Agronomical Characters in A 9x9 Half-Diallel Maize Populations
ABSTRACT
Key Words:
Dokuz kendilenmiþ mýsýr hattý ve bunlarýn 36 F melez genotipine ait veriler Jinks-Hayman diallel analiz
yöntemine göre deðerlendirilmiþtir. Koçan uzunluðu ve koçanda dane sayýsý için dominant; koçan çapý ve bin
dane aðýrlýðý için ise hem dominant hem de eklemeli gen etkilerinin önemli olduðu saptanmýþtýr. Wr,Vr grafikleri
ve (H /D) deðerlerinden, incelenen tüm özellikler için üstün dominantlýðýn söz konusu olduðu görülmüþtür.
Kalýtým dereceleri ve diðer genetik parametre tahminleri dikkate alýndýðýnda, koçan çapý ve bin dane aðýrlýðý için
erken generasyonlarda uygulanacak seleksiyonun daha etkili olabileceði sonucuna varýlmýþtýr. Bitki boyu ve bin
dane aðýrlýðý için DNB, koçan çapý, koçan uzunluðu ve koçanda dane sayýsý için W 552 hatlarýnýn uygun anaçlar
olduðu belirlenmiþtir.
Mýsýr ( L.), diallel analiz ve kalýtým derecesi.
Data obtained from 9 inbred maize lines and their 36 F crosses were analyzed by using Jinks-Hayman diallel
analysis method. Dominance gene effect was significant for plant height, ear length and the number of kernel per
ear; and both additive and dominance gene effects were found to be significant for ear diameter and 1000-kernel
weight. Wr, Vr graphics and the values of (H /D) showed that over-dominance was present for all investigated
characters. Estimation of inheritance and the other genetic parameters from diallel analysis indicated that early
generation selection for ear diameter and 1000-kernel weight would be effective. It was concluded that DNB for
plant height and 1000-kernel weight; W 552 for ear diameter, ear length and the number of kernel per ear would be
suitable parents in the future breeding programme.
Maize ( L.), diallel analyses and heritability.
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1Adnan Menderes Üniversitesi, Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü, AYDIN
GÝRÝÞ
MATERYALVEYÖNTEM
Aydýn ve Denizli illeri tarým topraklarýnýn
önemli bir bölümünü oluþturan Büyük Menderes
Havzasý, mýsýrýn tüm kullaným amaçlarý için
yetiþtirildiði bir bölgedir. Özellikle, Aydýn ilinde
uygun iklim ve sulama olanaklarý nedeniyle hem ana
hem de ikinci ürün mýsýr tarýmý yapýlmaktadýr.
Bölgede mýsýr üretiminin artýrýlmasý, ileri yetiþtirme
tekniði uygulamalarý ile birlikte adaptasyon yeteneði
ve verimi yüksek mýsýr çeþitlerine baðlýdýr. Mýsýr
tarýmýnýn yapýldýðý bir çok ülkede olduðu gibi,
ülkemizde de klasik ýslah çalýþmalarý ile yeni melez
mýsýr çeþitlerini geliþtirme çalýþmalarý devam
etmektedir.Yapýlan ýslah çalýþmalarýnda, seleksiyonda
kullanýlacak özelliðin kalýtýmý ve uygun anaç seçimi
büyük önem taþýmaktadýr.
Mýsýrda, kalýtýma ve anaç seçimine yönelik
yapýlan diallel analiz çalýþmalarýnda; Turgut
(1995) koçan çapý, koçan uzunluðu ve bin dane
aðýrlýðý yönünden hem eklemeli hem de dominant gen
etkilerinin önemli olduðunu, ancak koçan çapý ve
koçan uzunluðu için dominant gen etkisinin eklemeli
etkiden daha yüksek olduðunu belirlemiþlerdir.
Dehghanpour . (1996) ise bitki boyu ve koçanda
dane sayýsý için eklemeli olmayan gen etkilerinin daha
yüksek olduðunu saptamýþlardýr. Kalla . (2001)
koçan uzunluðu ve bin dane aðýrlýðý için eklemeli
olmayan gen etkileri bulmuþlardýr.
Benzer çalýþmalarda, incelenen özellikler için
saptanan kalýtým dereceleri farklýlýk göstermektedir.
Singh (1998) bitki boyu, koçan uzunluðu ve bin
dane aðýrlýðý için orta; Hema (1999) bin dane
aðýrlýðý ve koçan çapý için yüksek, koçan uzunluðu
için ise düþük düzeyde dar anlamda kalýtým derecesi
saptamýþlardýr. Kalla (2001) koçanda dane sayýsý
için yüksek, koçan uzunluðu için orta ve bin dane
aðýrlýðý için düþük kalýtým dereceleri belirlemiþlerdir.
Yapýlan çalýþmalarda, koçan çapý (cm), koçan
uzunluðu (cm), koçanda dane sayýsý gibi özelliklerin
mýsýr verimini doðrudan etkileyen komponentler
olduðu saptanmýþtýr (Konak ., 1997).
Bu çalýþmada; 9 kendilenmiþ mýsýr hattýnýn
yarým diallel melezlenmesi ile oluþturulan
populasyonlarda bazý tarýmsal özellikler için kalýtým
parametrelerinin belirlenmesi amaçlanmýþtýr.
Çalýþmada, Akdeniz Tarýmsal Araþtýrma
Enstitüsünden saðlanan at diþi dane grubuna ait H 96,
A 619, N 7A, W 552, IDRN Cornell, ALKD 222,
ALKD 90-1, A 632 ve DNB kendilenmiþ mýsýr hatlarý
anaç olarak kullanýlmýþtýr. Bu anaçlarýn Adnan
Menderes Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri
Bölümünde, yarým diallel eþleþme desenine göre
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melezlenmeleri ile 2000 yýlýnda 36 F populasyonu
oluþturulmuþtur. Anaçlar ve melez kombinasyonlarý
olmak üzere toplam 45 genotip 5 m uzunluðunda 4
sýralý parsellere tesadüf bloklarý deneme deseninde 4
tekrarlamalý olarak 10/05/2001 tarihinde ekilmiþtir.
Tarla denemelerinde bölge mýsýr tarýmý için önerilen
ekim normu ve kültürel iþlemler uygulanmýþtýr.
Bu çalýþmada, koçan çapý (cm), koçan uzunluðu
(cm), koçanda dane sayýsý (adet/koçan), bitki boyu
(cm) ve bin dane aðýrlýðý (g) özellikleri incelenmiþtir.
Her parselden rasgele seçilen 10 bitki ortalamasýndan
elde edilen veriler Jinks-Hayman tipi diallel melez
analizinin veri tabanýný oluþturmuþtur (Jinks ve
Hayman, 1953). Analizlerin yapýlmasý ve (Wr,Vr)
grafiklerinin oluþturulmasýnda Özcan ve Açýkgöz
(1999) tarafýndan hazýrlanan ''Tarpopgen'' bilgisayar
programýndan yararlanýlmýþtýr.
Dokuz kendilenmiþ mýsýr hattýnýn incelenen
özelliklere iliþkin ortalama deðerleri Çizelge 1'de
verilmiþtir. Ebeveyn ortalamalarýnýn bitki boyunda
127.90 (8) ile 175.07 cm (9), koçan çapýnda 2.95 (8) ile
4.64 cm (4), koçan boyunda 11.53 (8) ile 15.13 cm (2),
koçanda dane sayýsýnda 218.5 ile (2) 480.28 adet (4) ve
bin dane aðýrlýðýnda ise 201.03 (6) ile 334.50 g (9)
arasýnda deðiþtiði belirlenmiþtir (Çizelge 1).
Dokuz kendilenmiþ mýsýr hattý ve bunlarýn
yarým-diallel melezlenmeleri ile oluþturulan F
populasyonunda varyans analizi yapýlmýþtýr. Analiz
sonucunda, incelenen bütün özellikler için genotipler
arasýndaki farkýn önemli, dizi kovaryanslarý (Wr) ile
dizi varyanslarý (Vr) arasýndaki farkýn ise önemsiz
olduðu saptanmýþtýr (Çizelge 2). Bu sonuç, diallel
melez analizinin yapýlabilirliði için varsayýmlarýn
geçerli olduðunu göstermektedir.
Populasyonun genetik yapýsýný ortaya koymak
amacýyla incelenen özellikler için tahmin edilen
genetik parametreler ve bunlar arasýndaki oranlar
Çizelge 3'de verilmiþtir. Bitki boyu için saptanan
parametrelerden dominantlýk etkisi (h ) dýþýndaki tüm
parametrelerin önemsiz olduðu gözlenmiþtir. Çevre
varyansýnýn (E) önemsiz bulunmasý, incelenen özellik
bakýmýndan fenotipik farklýlýklarýn ortaya çýkýþýnda
genetik etkenlerin payýnýn daha fazla olduðunu ortaya
koymaktadýr. Ebeveynde dominant ve resesif
allellerin birbirlerine göre oransal daðýlýmýný veren F
deðerini önemsiz ise pozitif (+) veya negatif (-) iþaretli
olmasýna bakýlmaksýzýn, dominant ve resesif allellerin
ebeveynlerde dengeli (eþit) daðýldýðý söylenebilir
(Verhalen ve Murray, 1967). Ancak, F parametresi ile
birlikte ebeveynde dominant ve resesif allellerin
oransal daðýlýmýnýn diðer bir tahmin parametresi olan
KD/KR oranýnýn 1'den büyük (1.836) bulunmasý
ebeveynde dominant allellerin resesif allellerden daha
fazla olduðu sonucunu ortaya koymaktadýr.
Melezlerde heterozigot lokuslardaki dominantlýk
etkilerinin büyüklüðünü tahminde yararlanýlan h
parametresinin önemli çýkmasý, heterotik etkilerin söz
konusu olabileceði izlenimini vermektedir. Tüm
lokuslar üzerinden ortalama dominantlýk derecesinin
(H /D) 1'den büyük (2.432) olmasý ise incelenen
populasyonda bitki boyu için üstün dominantlýðýn
varlýðýný göstermektedir. Bu sonuç, Þekil 1'de
regresyon doðrusunun Wr eksenini orijinin altýnda
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Dokuz kendilenmiþ mýsýr hattýnýn verim ve verim öðelerine iliþkin ortalama deðerleri
Bitki Boyu Koçan Çapý Koçan Boyu Koçanda Dane Bin Dane
Sýra no Hat Sayýsý Aðýrlýðý
(cm) (cm) (cm) (adet/koçan) (g)
1 H 96 168.87 3.88 14.73 434.83 280.18
2 A 619 173.00 3.49 15.13 218.50 256.20
3 N 7A 156.67 3.71 14.80 280.30 278.08
4 W 552 164.50 4.64 13.83 480.28 292.08
5 IDRN CORNELL 146.23 3.39 12.10 338.13 222.50
6 ALKD 222 144.10 3.57 12.73 277.23 201.03
7 ALKD 90-1 137.43 2.97 13.13 287.68 279.98
8 A 632 127.90 2.95 11.53 255.73 244.78
9 DNB 175.07 4.17 11.68 350.08 334.50
LSD (0.05) 32.04 0.17 1.018 54.72 32.04
LSD (0.01) 46.95 0.22 1.379 71.10 43.39
Ýncelenen özelliklere iliþkin varyansýn ve F populasyonunun (Wr,Vr) varyans analizinde dizilere iliþkin F deðerleri
Özellikler F (Ön Varyans Analizi) F (Dizi Varyansý)
Bitki Boyu 1.729* 2.078
Koçan Çapý 14.485** 0.692
Koçan Uzunluðu 9.692** 2.511
Koçanda Dane Sayýsý 9.874** 2.271
Bin Dane Aðýrlýðý 5.740** 2.031
*, **; 0.05 ve 0.01 olasýlýk düzeyinde önemli
1
15
kesmesi ile de uyum içindedir. Ebeveynlerde ilgili
özel l iði kontrol eden genler bakýmýndan
dominantlýðýn olduðu lokuslarda özellik üzerine
olumlu ve olumsuz genlerin frekansýnýn bir ölçüsü
olan H2/4H1 oraný 0.194 bulunmuþtur. Olumlu
(dominant) ve olumsuz (resesif) allel frekanslarýnýn
birbirine eþit olmasý durumunda (u = v = 0.5) bu oranýn
0.25 olmasý beklenmektedir (Hayman, 1954; Aksel
and Johnson, 1963). Bu çalýþmada bulunan deðerin
0.25 deðerinden farklý olmasý ebeveynlerde olumlu ve
olumsuz allellerin frekanslarýnýn eþit olmadýðýný
göstermektedir. Bitki boyu için saptanan etkili gen
sayýsýnýn tahminini veren K deðerinin 2.412 olarak
bulunmasý nedeniyle, bu özelliðin en az 2 gen çifti
tarafýndan kontrol edildiðini göstermektedir.
Ebeveynlerin kuramsal dominantlýk sýrasýný
belirleyen (Wr + Vr) deðerleri ile ebeveynlerin
gözlenen deðerleri (Yr) arasýndaki korelasyonun (r)
negatif çýkmasý, uzun bitki boyuna sahip ebeveynlerin
dominant gen taþýdýklarýný göstermektedir.
Koçan çapýna iliþkin elde edilen çevre varyansý
(E) dýþýndaki, parametrelerin tümü önemli
bulunmuþtur. D, H1, H2 ve h komponentlerinin
önemli bulunmasý hem dominant hem de eklemeli gen
etkilerinin önemli olduðunu göstermektedir. Ancak,
dominantlýk etkisinin (h ) önemli; eklemeli ve
dominant gen etkileri farkýnýn (D-H1) negatif ve
önemli; ortalama dominantlýk derecesinin, (H1/D) ,
ise 1.278 gibi 1'den büyük bir deðer almasý
populasyonda üstün dominantlýðýn daha etkin
olduðunu göstermektedir. Regresyon doðrusunun Wr
ekseninin orijinin altýnda kesmesi bu sonucu destekler
niteliktedir (Þekil 2). Genlerin daðýlýþ yönünün
gösteren F deðerinin pozitif ve önemli bulunmasý,
dominant ve resesif genlerin eþit oranda daðýlmadýðýný
ve populasyonda dominant genlerin daha fazla
olduðunu göstermektedir. Bu sonuç, KD/KR oranýnýn
1'den büyük (2.02) bir deðer almasý ile de
desteklenmektedir. H2/4H1 oranýnýn 0.25 deðerine
çok yak ýn o lmas ý (0 .243) i se , ebeveyn
populasyonunda koçan çapýný etkileyen olumlu ve
olumsuz allel gen frekanslarýnýn birbirlerine eþit
olduðuna iþaret etmektedir. K deðerinin (h /H2
oranýnýn) 2.902 olarak saptanmasý koçan çapýnýn en az
üç gen çifti tarafýndan kontrol edildiðini
göstermektedir. h parametresinin önemli olmasý
(Çizelge 3), tahmin edilen K deðerinin koçan çapýný
yöne ten gen say ý l a r ýn ý ge rçek an lamda
tahminleyebileceðini göstermektedir. Ýncelenen
populasyonda dominantlýðýn yönünü belirleyen
kuramsal dominantlýk katsayýsýnýn (r = -0.930) negatif
ve önemli bulunmasý, koçan çapý yüksek olan
ebeveynler in dominant gen taþ ýd ýk la r ýn ý
göstermektedir.
Koçan uzunluðu ve koçanda dane sayýsýna
iliþkin H1, H2, D-H1 ve h parametreleri önemli
bulunmuþtur. Populasyonda eklemeli gen etkisinin
(D) önemsiz, dominant gen etkileri (H1 ve H2) ile
birlikte h komponentinin de önemli bulunmasý, söz
konusu özelliklerin dominant gen etkilerinin altýnda
olduðunu göstermektedir. Eklemeli ve dominant gen
etkilerinin farkýnýn (D-H1) her iki özellik için negatif
ve önemli, ortalama dominantlýk derecesini gösteren
(H1/D) oranlarýnýn 1'den büyük bulunmasý da bu
sonucu desteklemektedir. Ayrýca, ele alýnan her iki
özelliðe iliþkin regresyon hattýnýn Wr ekseninin
orijinin altýnda kesmesi söz konusu özellikler
yönünden üstün dominant l ýð ýn olduðunu
göstermektedir. Ebeveynlerde olumlu ve olumsuz
allel frekanslarýnýn eþit olmadýklarý, koçan uzunluðu
ve koçanda dane sayýsý için H2/4H1 oranlarýnýn
sýrasýyla, 0.216 ve 0.223 gibi 0.25 deðerinden farklý
olmasýndan anlaþýlmaktadýr. Genlerin daðýlýþ yönünü
gösteren F deðerinin pozitif fakat önemsiz, KD/KR
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Çizelge 3. 9 x 9 yarým diallel mýsýr populasyonunda incelenen özellikler için saptanan genetik parametreler ve oranlar
Genetik Bitki Koçan Koçan Koçanda Bin Dane
Parametreler ve Boyu Çapý Uzunluðu Dane Sayýsý Aðýrlýðý
Oranlar
E 154.8 106.7 0.014 0.013 0.878 1.309 173.2 261.9 190.0 218.0
D 277.9 337.5 0.292 0.040** 1.405 4.138 649.5 828.3 1862.6 689.3*
F 398.5 787.3 0.252 0.092* 3.460 9.653 895.0 1932.4 1912.3 1607.9
H1 164.4 74.5 0.477 0.087** 27.164 9.133* 5142.0 1828.3* 4102.9 1521.4*
H2 127.8 64.0 0.465 0.075** 23.469 7.851* 4585.9 1571.7* 3588.7 1307.8**
D-H1 -136.6 63.3 -0.185 0.074* -25.759 7.755* -4492.4 1552.4* -2240.3 1291.8
H 308.1 42.9** 1.348 0.050** 90.868 5.260** 17786.9 1052.9** 7289.2 876.1**
(H1/D) 2.432 1.278 4.397 2.814 1.484
(H2/4H1) 0.194 0.243 0.216 0.223 0.219
KD/KR 1.836 2.020 1.778 1.649 2.057
K (h /H2) 2.412 2.902 3.872 3.879 2.031
r (Yr, Wr + Vr) -0.610 -0.930 -0.848 -0.839 -0.848
H 0.442 0.655 0.483 0.473 0.550
H 0.13 0.51 0.05 0.12 0.39
** P 0.01 t = 3.499 t = 2.365
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oranýnýn koçan uzunluðu için 1.778 ve koçanda dane
sayýsý için ise 1.649 gibi 1'den büyük bir deðer almasý
populasyonda dominant genlerin resesif genlerden
daha fazla olduðu izlenimini vermektedir. Ýncelenen
özelliðe iliþkin gen sayýsý tahminini veren K (h /H2)
katsayýsýnýn koçan uzunluðu ve koçanda dane sayýsý
özellikleri için sýrasýyla, 3.872 ve 3.879 olarak
bulunmasý her iki özelliðin de en az 4 gen çiftinin
etkisi altýnda olduðunu göstermektedir. Kuramsal
dominantlýk katsayýlarýnýn her iki özellik için de
(koçan uzunluðu için; r = -0.848, koçanda dane sayýsý
için; r = -0.839) negatif ve önemli bulunmasý, bu
özellikler bakýmýndan yüksek deðerlere sahip
ebeveynler in dominant gen taþ ýd ýk la r ýn ý
göstermektedir.
Bin dane aðýrlýðý için hesaplanan eklemeli gen
etkileri (D) ile birlikte H1, H2 ve h parametrelerinin
önemli, D-H1'in önemsiz de olsa negatif bulunmasý ve
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Þekil 1: Bitki boyuna iliþkin (Wr,Vr) grafiði
Þekil 2: Koçan çapýna iliþkin (Wr, Vr) grafiði
Þekil 3: Koçan uzunluðuna iliþkin (Wr, Vr) grafiði
Þekil 4: Koçanda dane sayýsýna iliþkin (Wr, Vr ) grafiði
Þekil 5:Bin dane aðýrlýðýna iliþkin (Wr, Vr ) grafiði
1: H 96
2:A619
3: N 7A
4: W 552
5: IDRN CORNELL
6:ALKD 222
7:ALKD 90-1
8:A632
9: DNB
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(H /D) deðerinin 1'den büyük (1.484) olmasý söz
konusu özellik bakýmýndan eklemeli gen etkileri ile
birlikte dominant gen etkilerinin de önemli olduðunu
ortaya koymaktadýr. Regresyon doðrusunun, Wr
ekseninin orijinin altýnda kesmesi bu sonucu destekler
niteliktedir (Þekil 5). F deðerinin pozitif ve önemsiz,
KD/KR oranýnýn 1'den büyük (2.057) bulunmasý ise
dominant ve resesif allellerin eþit oranda
daðýlmadýðýný ve populasyonda dominant allellerin
daha fazla olduðunu göstermektedir. Ebeveynlerde
bulunan olumlu ve olumsuz genlerin frekansýnýn bir
ölçüsü olan H2/4H1 oranýnýn 0.25 deðerinden farklý
(0.219) olmasý, ebeveynlerde olumlu ve olumsuz
allellerin frekansýnýn eþit olmadýðýný göstermektedir.
Ýncelenen özelliði yöneten gen sayýsýný veren K
katsayýsýnýn 2.031 olarak bulunmasý, bu özelliðin en
az iki gen çifti tarafýndan kontrol edildiðini ortaya
koymaktadýr. Ýncelenen populasyonda dominantlýðýn
yönünü belirleyen kuramsal dominantlýk katsayýsýnýn
(r = -0.848) negatif ve önemli bulunmasý, bin dane
aðýrlýðý yüksek ebeveynlerin dominant gen
taþýdýklarýný göstermektedir.
Ebeveyn hatlarýn Wr (kovaryans) ile Vr
(varyans) deðerleri arasýndaki regresyona iliþkin
grafikler her bir özellik için ayrý ayrý Þekil 1, 2, 3, 4 ve
5'de verilmiþtir. Bu grafikler yardýmýyla, regresyon
doðrusunun Wr eksenini kestiði konuma göre
populasyonda incelenen özelliklere iliþkin
dominantlýk biçimleri hakkýnda, ebeveynlerin
regresyon doðrusu üzerinde sýralanýþlarý ve orijine
olan uzaklýklarý ise ebeveynlerin incelenen özellikler
bakýmýndan içerdikleri dominant ve resesif allel
düzeyleri hakkýnda bilgi vermektedir. Regresyon
doðrusu tam orijinden geçerse tam dominant, orijinin
üstünden geçerse kýsmi, altýndan geçerse üstün
dominant kalýtým olduðu varsayýlýr (Hayman, 1954).
Ýncelen tüm özelliklere iliþkin grafik analizlerinde,
regresyon doðrusunun Wr eksenini orijinin altýnda
(negatif bölgede) kesmesi, tüm özellikler için üstün
dominant kalýtým göstermektedir. Bu sonuç, (H /D)
parametresinin tüm özellikler için 1'den büyük
çýkmasý ile de desteklenmektedir (Çizelge 3). Grafik
analizlerinde, parabolün regresyon doðrusunu orijine
en yakýn konumda kestiði nokta söz konusu özellik
bakýmýndan tüm allellerin dominant, en uzak
konumda kestiði nokta da bütün allellerin resesif
olduðunu göstermektedir (Hayman, 1954 ve Jinks
1954). Bulunan sonuçlar incelendiðinde; DNB
hattýnýn bitki boyu (Þekil 1) ve bin dane aðýrlýðý (Þekil
5); W 552, H.96 ve DNB hatlarýnýn koçan çapý (Þekil
2); N 7A ve W 552 hatlarýnýn koçan uzunluðu (Þekil
3); W 552 hattýnýn da koçanda dane sayýsý (Þekil 4)
bakýmýndan diðer ebeveynlere göre daha fazla
dominant allel taþýdýðý ortaya çýkmaktadýr. Ýncelenen
özellikler bakýmýndan dominant gen taþýdýklarý
saptanan genotiplerin ayný zamanda söz konusu
özellikler bakýmýnda en yüksek deðerler almalarý
(Çizelge 1), bu ebeveynlerde incelenen özelliklerin
daha çok dominant genler tarafýndan belirlendiði
sonucunu ortaya koymaktadýr. Koçan çapý, koçan
uzunluðu, koçanda dane sayýsý ve bin dane aðýrlýðý
özellikleri bakýmýndan sýrasýyla; A 632, ALKD 90-1
(Þekil 2); A 632 (Þekil 3); A 619 (Þekil 4) ve ALKD
222 (Þekil 5) ebeveynlerinin hem resesif gen
taþýmalarý hem de ilgili özellikler bakýmýndan en
düþük deðer almalarý (Çizelge 1) üzerinde durulan
özelliklerin dominant genler tarafýndan belirlendiði
yargýsýný desteklemektedir.
Dar anlamda en yüksek kalýtým derecesi koçan
çapý (0.51) ve bin dane aðýrlýðý (0.39) için, en düþük
kalýtým derecesi ise bitki boyu (0.13), koçanda dane
sayýsý (0.12) ve koçan uzunluðu (0.05) için tahmin
edilmiþtir. Yüce (1979) koçan boyu için 0.27, Rood ve
Major (1981) bitki boyu için 0.12 gibi dar anlamda
kalýtým dereceleri hesaplamýþlardýr. Turgut (1995)
koçan çapý, koçan uzunluðu ve bin dane aðýrlýðý için
dar anlamda kalýtým derecesini sýrasýyla 0.41, 0.58 ve
0.42 olarak saptamýþlardýr. Araþtýrmalar sonucunda
tahmin edilen dar anlamdaki kalýtým dereceleri
a r a s ýndak i f a rk l a r ýn , üze r inde ça l ý þ ý l an
populasyonlardan ve çalýþmalarýn yürütüldüðü
çevreden kaynaklanmýþ olabileceði söylenebilir.
Bu çalýþmada incelenen dokuz kendilenmiþ
hattýn yarým diallel melezlerine iliþkin veriler topluca
incelendiðinde; koçan uzunluðu ve koçanda dane
sayýsýna iliþkin dominantlýk, koçan çapý ve bin dane
aðýrlýðý için ise dominantlýk ile birlikte eklemeli
genetik varyansýn önemli olduðu belirlenmiþtir.
Melezlerde heterozigot lokuslardaki dominantlýk
etkilerin büyüklüðünün tahminini veren h
parametresinin incelenen tüm özelliklerde önemli
bu lunmas ý he t e ro t i k e tk i l e r i n o lduðunu
göstermektedir. Üzerinde durulan özellikler
bakýmýndan kendilenmiþ hatlarýn genetik yapýlarý
gözönüne alýndýðýnda; bitki boyu ve bin dane aðýrlýðý
bakýmýndan DNB, koçan çapý, koçan uzunluðu ve
koçanda dane sayýsý için ise W 552 hatlarýnýn
dominant alleller taþýmasý, bu genotiplerin daha sonra
yapýlacak ýslah çalýþmalarýnda ebeveyn olarak
kullanýlabileceði sonucuna varýlmýþtýr.
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